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摘  要：【背景】植物可通过改变根际微生物群落结构来减轻胁迫，但盐碱胁迫下小麦生长和根际

细菌群落结构变化尚待明晰。【目的】明确盐碱胁迫下小麦幼苗生长及根际细菌群落结构变化。【方

法】以添加 NaCl 和 Na2CO3 调节 Hoagland 营养液 Na+浓度和 pH 来模拟盐碱胁迫，通过 MiSeq 高

通量测序分析细菌群落结构。【结果】与无胁迫对照相比，单纯盐胁迫使小麦幼苗地上和地下部干

重、叶绿素和根际土壤速效氮含量分别显著降低了 25.0%、57.1%、21.2%和 42.9% (P<0.05)；小麦

幼苗生长指标和根际土壤速效氮、速效磷、有机质含量及酶活性(除过氧化氢酶)随碱度升高而降低；

所有处理的小麦幼苗根际优势菌门(丰度 7.1%−71.5%)均为变形菌门(Proteobacteria)、放线菌门

(Actinobacteria)和厚壁菌门(Firmicutes)，优势属(丰度 0.5%−5.1%)有肠杆菌属(Enterobacter)、嗜多

甲基菌属 (Methyloversatilis)、固氮菌属 (Azotobacter)、假单胞菌属 (Pseudomonas)和异根瘤菌属

(Allorhizobium)。盐碱胁迫未显著影响根际细菌 Shannon 指数和 Chao1 指数，但显著影响群落结构；

盐胁迫显著提高了黄杆菌属、假单胞菌属、嗜多甲基菌属、固氮菌属和一些未分类属的丰度，而

肠杆菌属和新草螺菌属、拟杆菌门丰度随碱浓度增加而显著提高。【结论】盐碱胁迫显著抑制小麦

幼苗生长并改变了根际细菌群落结构，丰度随碱胁迫加重而显著提高的肠杆菌等类群可能是促进

盐碱胁迫下小麦生长和提高其盐碱地产能的重要微生物资源。 
关键词：盐碱胁迫；小麦；根际细菌；速效养分  
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Abstract: [Background] Plants can mitigate stress by modulating the structure of rhizosphere 
microbial community, while the changes of wheat growth and rhizobacterial community 
structure under saline-alkaline stress remain to be clarified. [Objective] To characterize the 
growth and rhizobacterial community structure of wheat seedlings under saline-alkaline stress. 
[Methods] Saline-alkaline stress was simulated via the adjustment of the Na+ concentration and 
pH of Hoagland nutrient solution with NaCl and Na2CO3, and MiSeq high-throughput 
sequencing was employed to determine the bacterial community structure. [Results] Compared 
with no-stress treatment, the saline stress alone decreased the aboveground dry weight, 
belowground dry weight, functional leaf chlorophyll content, and available nitrogen in 
rhizosphere soil by 25.0%, 57.1%, 21.2%, and 42.9%, respectively (P<0.05). The increase in pH 
reduced plant height, root length, biomass, functional leaf chlorophyll content, and the content 
of main nutrients (available nitrogen, available phosphorus, and organic matter) and the 
activities of enzymes (alkaline protease, alkaline phosphatase, sucrase, urease, and 
dehydrogenase) in rhizosphere soil (P<0.05). Three phyla (Proteobacteria, Actinobacteria, and 
Firmicutes with the relative abundance of 7.1%–71.5%) and five genera (Enterobacter, 
Methyloversatilis, Azotobacter, Pseudomonas, and Allorhizobium with the relative abundance of 
0.5%–5.1%) in the rhizosphere of wheat seedlings were dominant in all the treatments. 
Saline-alkaline stress had no obvious effect on the alpha diversity indexes, including Shannon 
index and Chao1, while it significantly affected the beta diversity and changed the community 
structure. The saline stress alone increased the relative abundance of Flavobacterium, 
Pseudomonas, Methyloversatilis, Azotobacter, and some unclassified genera by 0.27%–3.12%. 
The increase in pH increased the relative abundance of Enterobacter, Noviherbaspirillum, and 
Bacteroidetes. [Conclusion] Saline-alkaline stress significantly inhibited the growth of wheat 
seedlings and remarkably changed the rhizobacterial community structure. The increased 
relative abundance of bacterial taxa such as Enterobacter in response to saline-alkaline stress 
may promote the growth of wheat seedlings and be major microbial sources for improving the 
crop productivity in saline fields. 
Keywords: saline-alkaline stress; wheat; rhizobacteria; available nutrients 

土壤盐碱化严重破坏土壤结构、降低生物可

利用有效营养水平等导致土地退化，从而造成对

植物的离子毒害严重，显著阻碍植物生长，降低

作物生产力，威胁粮食安全，是全球特别是干旱

和半干旱地区最严重的环境问题之一[1-3]。目前

全球约大于 1×109 hm2 土地受盐的影响，其中约



 
4474 微生物学通报 Microbiol. China 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

60%被归类为具有高 pH 值土壤区，以碳酸氢钠

和碳酸钠为主[4]。高盐碱不利于植物种子的萌发

和幼苗的生长，以及营养元素的吸收和利用，破

坏植物根部细胞结构与功能，从而导致农作物的

产量和质量降低[5-7]。中性盐(主要是NaCl和Na2SO4)
可引起盐胁迫，而碱性盐(主要是 NaHCO3 和

Na2CO3)除可引起盐胁迫外，还会导致 pH 值升高

从而引起碱胁迫[8]。中性盐胁迫会导致植物体缺

水、离子毒害、营养吸收和运输降低，以及毒害

细胞的活性氧(reactive oxygen species, ROS)积累[9]；

而碱性盐胁迫除具有中性盐胁迫危害外，还会因

高 pH 值进一步加剧土壤养分失衡和植物光合系

统损伤[3]。盐碱胁迫比盐胁迫对植物生长的伤害

更严重，在相同的钠离子浓度下，高 pH 值严重

抑制了植物对大多数离子的吸收，对植物生长的

抑制更为严重[10]。在盐碱胁迫下，植物会合成

小分子物质(主要有脯氨酸、糖和蛋白质等)维持

渗透平衡，提高一些抗氧化酶(主要有过氧化氢

酶等)活性来淬灭 ROS，从而保护核酸和膜脂等

重要生物大分子[11]。但在盐碱等非生物胁迫下，

植物通过召集根际特定微生物、强化与微生物的

互作而增强对逆境的抵抗[12]。已有许多研究表明，

接种植物根际促生微生物(plant growth-promoting 
rhizobacteria, PGPR)可减轻盐胁迫，促进植物生

长和提高作物生产力[13]。解析根际微生物群落结

构变化，可为寻找有效减轻盐碱胁迫 PGPR 提供

理论依据和实践指导[12,14-15]。盐碱常常伴生(同时

存在中性盐和碱性盐而形成盐碱胁迫)，但现有

模拟盐碱胁迫相关研究中，多数是采用中性盐，

利用碱性盐进行盐碱胁迫模拟的研究很少[16]。 
小麦是最重要的粮食作物之一，增加其产量

对于稳定全球粮食安全极为关键[17]。世界上三

分之一的人以小麦为主食[18-20]，中国是世界上最

大的小麦生产国，占全球总产约 18%[21]。然而，

土壤盐碱化致使小麦产量损失高达 60%，严重

阻碍了小麦生产[22]。盐胁迫会显著影响包括小

麦等根际微生物的群落结构和功能，基于微生物

群落结构变化选择耐盐 PGPR 可有效减轻盐胁

迫，促进植物生长和提高作物产量[12-14,23-24]。内

蒙古河套地区是我国优质高筋小麦的重要生产

基地，但当地小麦生长受盐碱胁迫严重[25]。本实

验室前期的工作表明，对该地区小麦主要种植品

种永良 4 号接种 PGPR 显著减轻了盐胁迫，促进

了幼苗生长[26-27]。然而，目前尚缺乏因中性盐和

碱性盐而导致的盐碱胁迫下小麦根际微生物群落

结构特征和变化的相关研究，以致对盐碱胁迫下根

际微生物-小麦互作的认识还不足，也限制了利用

根际微生物提升盐碱地小麦产能的实践和应用。 
本研究以中性盐 NaCl 和碱性盐 Na2CO3 模

拟盐碱胁迫，观测盐碱胁迫对小麦幼苗生长的

影响，对细菌 16S rRNA 基因进行高通量扩增子

测序，以解析根际细菌群落结构，揭示可能减

轻小麦幼苗盐碱胁迫的细菌类群，为利用微生

物促进盐碱土壤农业可持续发展提供基础数据

以及理论和实践支持。 

1  材料与方法 
1.1  材料 

供试小麦品种为市售永良 4 号，该品种广

泛种植于内蒙古自治区河套地区，具有一定的

耐盐碱性；浇灌添加了 100 mmol/L NaCl、pH
值约为 7.0 的 Hoagland 营养液即可显著抑制在

河套地区广泛种植的永良 4 号小麦生长[3]。 
土壤酶活试剂盒和 PowerSoil DNA Isolation 

Kit，苏州格瑞思生物科技有限公司。PCR 仪，

Biometra 公司；全自动高温高压灭菌锅，Tomy 
Kogyo 公司；恒温光照培养箱，上海精宏实验

设备有限公司；pH 计，Hanna 公司；酶标仪，

伯腾仪器有限公司；生物安全柜，苏州安泰空

气技术有限公司。 
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1.2  盐碱胁迫处理和小麦种植 
设置盆栽浇灌 Hoagland 营养液的 4 个处

理，添加 NaCl 和 Na2CO3 调节 Hoagland 营养液

Na+浓度和 pH：不添加、pH 7.0 的无胁迫对

照，编号 S0P7；其余 3 个处理 pH 值分别为

7.0、8.0 和 9.0，Na+浓度均为 100 mmol/L，它

们的编号分别为 S1P7、S1P8 和 S1P9；每个处

理盆栽 20 盆，随机排列。 
小麦盆栽种植：挑取饱满、大小基本一致的

健康小麦种子，置于 4 °C 春化 10 d；播种所用土

按照甜土:石英砂=3:1 (体积比)，再加微量(“甜土”
重量的千分之一)盐碱地“种源土”(“甜土”采集自呼

和浩特市近郊的无盐碱胁迫农田表层 20 cm 土

壤，pH 值约 7.1、含盐量约 0.08%、有机质含量

约 4.51 g/kg；“种源土”采集自位于河套灌区五原

县小麦种植盐碱地表层 20 cm 土壤，pH 值约

8.9、含盐量约 0.42%、有机质含量约 5.33 g/kg)，
混合均匀后装入 16 cm×14 cm 的黑色塑料花盆，装

土高度距离花盆上沿 5 cm；在花盆已装土壤表

面均匀播撒已春化的小麦种子 40 粒/盆，之后以

相同的混合土进行覆盖，厚度约 1 cm；最后置于 
室内培养架，于室温 25−30 ℃、光照强度 4 500 lx，
光暗周期为 14 h/10 h 条件下进行培养；播种完

成后置于培养架，立即分别浇灌 4 种处理的

Hoagland 营养液 250 mL/盆，从花盆底部渗出液

至少 50 mL，保证土壤离子达到平衡。隔夜清洗

托盘，弃除清洗液。此后，以相同的方式每隔一

周浇灌一次 Hoagland 营养液，共浇 3 次(包含第   
1 次)，最后一次的一周之后采集样品。每种处

理分别各种植 20 盆，随机排列并定时轮换摆放

位置。来自小麦种植区的盐碱地“种源土”可为

盐碱胁迫下小麦和微生物互作提供所需适应盐

碱胁迫并与小麦可形成良好互作的微生物[3]。 

1.3  小麦生长指标测定 
小麦出苗生长 30 d 后，观察和测定小麦幼

苗形态、株高、根长、叶绿素、地上部和地下部

干重等生物量指标：选择各处理的每个重复中地

上部长势各自较均匀一致的植株，将整株小麦挖

出，轻缓用水冲洗干净，滤纸吸干，平置于试验

台上，用刻度尺测量株高和根长；冲洗干净其根

系部位，滤纸吸干其水分，用剪刀将植株的地

上与地下部切开，分别放入 65 ℃恒温烘箱干燥

5 d，用天平称量植株地上部和地下部干重。叶

绿素含量测定采用乙醇丙酮溶剂萃取法[28]：选

取每株小麦倒二叶(旗叶向下的第一片新鲜叶

片)的中间部分，擦洗干净后剪碎成 2 mm 左右

的碎小片并混匀，称取 0.05 g 样品，放入容量

瓶中，加入 5 mL 提取液，低温和避光放置 26 h，
分别测定波长为 665、649 和 652 nm 处的光吸

收值。 

1.4  小麦根际土采集和理化性质分析 
根际土采集：仔细挖出小麦苗，将根部周

围的大量土抖落，再用无菌毛刷将附着在根表

面的根际土刷下，随后过 1 mm筛，分别将不同

处理样品置于无菌无酶 50 mL 离心管中，储存

于−80 ℃备用。 
根际土理化性质测定：土壤主要营养物质

有机质、速效磷、速效氮含量测定方法参考陈

鑫[29]方法进行；过氧化氢酶、碱性磷酸酶、碱

性蛋白酶、脱氢酶、蔗糖酶和脲酶酶活等土壤

酶活测定采用试剂盒说明书进行。 

1.5  小麦幼苗根际细菌群落结构和多样性

分析 
按照 PowerSoil DNA Isolation Kit 说明书

提取土壤微生物基因组 DNA，以根际土基因

组 DNA 为模板，采用引物对 799F (5ʹ-AACMG 
GATTAGATACCCKG-3ʹ)和 1193R (5ʹ-ACGTCA 
TCCCCACCTTCC-3ʹ)进行细菌 16S rRNA 基因

片段扩增。PCR 反应体系：2×EasyTaq PCR 
SuperMix 10 µL，正、反向引物(20 µmol/L)各
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0.5 µL，模板 DNA (20 ng/µL) 1 µL，ddH2O     
8 µL。PCR 反应条件：94 ℃ 3 min；94 ℃ 35 s，
55 ℃ 45 s，72 ℃ 1.5 min，30 个循环；72 ℃  
8 min；4 ℃保存。基于美吉生物测序公司

Illumina MiSeq 平台对扩增产物进行测序，测序

结果提交 NCBI 保存(登录号为 SRP423565)。 
基于 OTU (阈值 97%)分析细菌群落组 OTU

结构和多样性。 
α 多样性分析：参考胡方伟[30]方法分别计

算反映物种多样性和丰富度的 Shannon 指数和

Chao1 指数。 
β 多样性分析：参考杨波等[31]方法对不同

处理样品组进行主坐标分析(principal coordinate 
analysis, PCoA)，揭示不同处理样品微生物群落

组成的相似性和差异性。 

1.6  RDA 分析 
通过美吉生物云平台冗余分析(redundancy 

analysis, RDA)研究土壤理化性质对根际细菌群

落结构的影响，x 轴和 y 轴的值以及相应箭头的

长度代表了每种土壤的理化性质在解释不同群

落间分类单元分布中的重要性[32]。 

1.7  统计分析 
数据统计分析用Excel进行，方法选用单因

素方差分析 (one-way, ANOVA)和显著极差法

(significant difference, SD)，显著差异水平 0.05
用小写字母表示。 

2  结果与分析 
2.1  盐碱胁迫对小麦幼苗生长的影响 

与无胁迫对照相比，单纯盐胁迫显著降低小

麦幼苗地上部、地下部干重和功能叶片叶绿素含

量、根际土壤速效氮含量，分别降低了 25.0%、

57.1%和 21.2%、42.9%；而在盐胁迫存在时(Na+

浓度为 100 mmol/L)，小麦幼苗株高、根长、生物

量(地上和地下部干重)和功能叶片叶绿素含量随碱

度增加而降低(P<0.05)，如 S1P9 较 S1P8 的根长、

地下部干重和叶片叶绿素含量分别降低了30.9%、

28.8%和 30.1% (图 1，表 1)。可见，盐碱胁迫明显

改变了小麦幼苗植株形态，显著抑制了其生长。 
 

 
 

图 1  盐碱胁迫对小麦幼苗形态的影响   A：一

簇. B：单株 
Figure 1  Effects of saline-alkaline stress on the 
morphology of wheat seedlings. A: A cluster. B: A 
single plant. 

 
表 1  盐碱胁迫对小麦幼苗生长的影响 
Table 1  Effects of saline-alkaline stress on the growth of wheat seedlings 
生长指标 Growth index S0P7 S1P7 S1P8 S1P9 

株高 Plant height (cm) 24.05±1.08a 19.6±0.85b 17.52±1.64bc 16.73±1.00c 

根长 Root length (cm) 10.55±1.70a 9.08±1.15ab 7.89±0.21b 5.45±0.55c 

地上部干重 Aboveground dry weight (g/plant) 0.035±0.003a 0.028±0.002b 0.025±0.001bc 0.021±0.003c 

地下部干重 Underground dry weight (g/plant) 0.011±0.002a 0.007±0.001b 0.007±0.001b 0.005±0.001c 

叶绿素含量 Chlorophyll content (mg/g-dry leaf) 2.92±0.07a 2.30±0.25b 2.16±0.26bc 1.51±0.14d 
不同小写字母代表 0.05 差异显著性水平 
Different lowercase letters representing the significant difference at the level of 0.05. 
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2.2  盐碱胁迫对小麦幼苗根际土理化性质

的影响 
与无胁迫对照相比，单纯盐胁迫降低了根际

土壤速效氮 (available nitrogen, AN) 、速效磷

(available phosphorus, AP)和有机质(organic matter, 
OM) 含 量 以 及 碱 性 蛋 白 酶 (alkaline protease, 
ALPT)、碱性磷酸酶(alkaline phosphatase, ALP)、
蔗糖酶(sucrase, SC)、脲酶(urease, UE)和脱氢酶

(dehydrogenase, DHA)的酶活，但提高了过氧化氢

酶(catalase, CAT)的酶活，其中 AN 含量和脲酶活

性分别显著降低42.9%和26.8% (P<0.05)；而在盐

胁迫存在时，这些土壤指标随碱度增加而进一步

继续降低或升高，如碱度最高的 S1P9 其 AN 较无

胁迫的 S0P7 甚至呈现极显著降低、降幅高达

80.32% (P<0.01)，ALPT、ALP、DHA、SC和UE
酶活分别显著降低 59.30%、35.90%、16.77%、

20.25%和 40.62% (P<0.05) (表 2)。可见，根际土

壤营养组分AN和UE酶活受盐碱胁迫影响最大；

以含Na+浓度为 100 mmol/L 的 Hoagland 营养液处

理时，pH 值达到 9.0 即可引起根际土理化性质的

显著改变。 
2.3  盐碱胁迫对小麦幼苗根际细菌多样性

和群落结构的影响 
2.3.1  对细菌多样性的影响 

经质控和数据抽平分析共获得可用根际细

菌 16S rRNA 基因片段序列 821 562 条，序列的

平均长度为 376 bp，在阈值 97%下进行 OTU 分

类获得 511 个 OTU。各样品的测序覆盖度均超

过了 98% (表 3)，表明测序深度可良好反映细菌

群落结构。随盐碱胁迫程度增加，丰富度指数

(Chao1 指数)和香农指数(Shannon 指数)分别出

现降低和升高的趋势，但差异不显著。基于PCoA
的 β 多样性结果表明，盐碱胁迫对根际细菌群落

结构有明显的影响：盐碱处理样品相较于无盐碱

处理的组间距离大于其各分组样品的组内距离，

分别分布于 2 个不同的相内(图 2A)；而盐胁迫

存在时，碱胁迫增加对细菌结构也有一定的影

响，但相对盐胁迫的影响略弱(图 2A、2B)。 
 

表 2  盐碱胁迫下小麦幼苗根际土的理化性质 
Table 2  Physical and chemical properties of rhizosphere soil of wheat seedlings under saline-alkaline stress 
理化性质 
Physical and chemical properties 

S0P7 S1P7 S1P8 S1P9 

速效氮 
Available nitrogen (AN) (mg/kg) 

6.25±1.00a 3.57±0.12b 2.62±0.53c 1.23±0.18d 

速效磷 
Available phosphorus (AP) (mg/kg) 

6.55±0.85a 6.16±1.10a 6.09±0.40a 5.32±0.18b 

有机质 
Organic matter (OM) (g/kg) 

5.79±0.20a 5.68±0.30a 5.59±0.40a 3.85±0.15b 

过氧化氢酶 
Catalase (CAT) (µmoL/(L·h)) 

470.47±39.16a 481.68±79.55a 484.60±5.43a 512.28±15.54a 

碱性蛋白酶 
Alcalase protease (ALPT) (µg/(h·g)) 

1.72±0.37a 1.35±0.47ab 0.93±0.16b 0.70±0.25b 

碱性磷酸酶 
Alkaline phosphatase (ALP) (nmol/(h·g)) 

592.28±22.57a 510.81±61.28ab 418.41±68.46bc 379.67±67.41c 

脱氢酶 
Dehydrogenase (DHA) (µg/(d·g)) 

3.27±0.33a 3.07±0.16ab 2.94±0.08ab 2.82±0.17b 

蔗糖酶 
Sucrase (SC) (mg/(d·g)) 

38.10±2.62a 35.30±2.76ab 34.78±1.47ab 31.79±3.03b 

脲酶 
Urease (UE) (µg/(d·g)) 

1792.65±48.45a 1313.25±59.08b 1284.32±49.65b 1220.95±43.02b 

不同小写字母代表 0.05 差异显著性水平 
Different lowercase letters in the table representing the significant difference at the level of 0.05. 
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表 3  盐碱胁迫对小麦幼苗根际细菌 α 多样性指数的影响 
Table 3  Effects of saline-alkaline stress on the alpha diversity index of the rhizosphere bacteria of wheat 
seedlings 
Group Shannon Chao1 Coverage (%) 
sS0P7 5.37±0.23a 1 692.11±102.54a 0.983±0.001 
sS1P7 5.22±0.37a 1 708.24±105.29a 0.983±0.001 
sS1P8 5.37±0.37a 1 743.14±66.55a 0.983±0.001 
sS1P9 5.29±0.04a 1 744.14±38.12a 0.982±0.000 
不同小写字母代表 0.05 差异显著性水平 
Different lowercase letters in the table representing the significant difference at the level of 0.05. 

 

 
 

图 2  盐碱胁迫小麦幼苗根际细菌 PCoA 分析图    A：所有处理的分析. B：盐胁迫存在时，不同碱胁

迫处理的分析 
Figure 2   PCoA plot of rhizosphere bacterial community of wheat seedling under saline-alkaline stress. A: All 
treatments. B: Saline-alkaline stresses treatments. 

 

2.3.2  对细菌群落结构的影响 
不同盐碱胁迫处理的根际细菌分为 8 个门，

其中优势菌门 (相对丰度>10%)均为变形菌门

(71.5%−65.9%)、放线菌门(8.4%−10.8%)和厚壁

菌门(7.1%−11.0%)，此外相对丰度较低的门有拟

杆菌门 (Bacteroidota) (2.0%−3.7%)、粘球菌门

(Myxococcota) (3.4%−4.3%) 、 芽 单 胞 菌 门

(Gemmatimonadota) (0.9%−1.3%)、脱硫杆菌门

(Desulfobacterota) (0.8%−1.3%) 和 酸 杆 菌 门

(Acidobacteriota) (0.7%−1.1%)；拟杆菌门相对丰

度随着盐碱胁迫程度加重而增加(如胁迫最严重 
的 S1P9 较无胁迫的 S0P7 增加 79.9%)，而其他

菌门则无类似规律性变化(图 3A)。属水平的结

构(图 3B）分析表明，相对丰度超过 0.1%的共

有 30 个属；随着盐碱胁迫的加重，肠杆菌属

(Enterobacter)的相对丰度逐渐增加，在受盐碱胁

迫最严重 S1P9 中的相对丰度达到了 2.6%，较

S0P7 的相对丰度极显著增加了 2.53 倍(P<0.01)；
产碱菌科(Alcaligenace)中的未分类属和新草螺

菌属(Noviherbaspirillum)有相似变化，推测这些

属可能主要响应碱胁迫而相对丰度增加；异根瘤

菌属(Allorhizobium)-新根瘤菌属(Neorhizobium)-
类根瘤菌属(Pararhizobium)-根瘤菌属(Rhizobium)
相关属、黄单胞菌科(Xanthomonadaceae)和磁螺



 
姚婷等: 盐碱胁迫对小麦幼苗生长和根际细菌群落结构的影响 4479 

Tel: 010-64807511; E-mail: tongbao@im.ac.cn; http://journals.im.ac.cn/wswxtbcn 

菌科(Magetospinrillaceae)的未分类属、黄杆菌属

(Flavobacterium)、假单胞菌属(Pseudomonas)、
嗜多甲基菌属 (Methyloversatilis) 和固氮菌属

(Azotobacter)的相对丰度在盐胁迫出现时(S1P7)
就显著增加(P<0.05)，但这些属随着碱胁迫增加

相对丰度变化不明显，甚至假单胞菌属、嗜多 
 

 
 

图 3  盐碱胁迫对根际细菌群落结构的影响   A：门水平. B：属水平 
Figure 3  Effects of saline-alkaline stress on the rhizosphere bacterial community structure of wheat seedling. 
A: Phylum level. B: Genus level.  
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甲基菌属、固氮菌属呈现较弱的下降趋势，推测

这些属可能主要响应盐胁迫而相对丰度增加；

固氮嗜氢单胞菌属(Azohydromonas)和微枝杆菌

(Microvirga)等一些属随胁迫程度增加而相对丰

度降低；芽孢杆菌属(Bacillus)和鞘氨醇单胞菌

属(Sphingomonas)等一些属相对丰度在不同盐碱

胁迫下无明显变化；比较特别的是，固氮螺菌

属(Azospirillum)在无胁迫的 S0P7 中相对丰度较

高 (3.6%)，伴随盐胁迫出现但碱胁迫不高的

S1P7和S1P8中明显降低，但在盐碱胁迫最严重

的 S1P9 中又出现明显升高，达到 3.6%，这预示

此属可能存在有响应高盐碱胁迫的特殊菌株。 
2.3.3  影响根际细菌群落结构的环境因子 

相较于 S0P7 (无盐碱胁迫)，中性盐及高盐

碱胁迫下根际细菌群落结构与 AN、AP、OM 以

及 ALPT、ALP、DHA、SC 和 UE 的活性均呈

负相关，而与 CAT 活性和 pH 呈正相关；UE、

AN、AP、OM、ALP 和 DHA 均达到了显著差

异水平(P<0.05)；影响的关键环境因子大小依次

是 UE>pH>OM>AN>DHA>OM>ALP (图 4)。 
 

 
 

图 4  根际细菌群落结构环境影响因子的 RDA 分析 
Figure 4  Environmental impactors on rhizosphere 
bacterial community structure based on RDA analysis. 

3  讨论 
土壤盐碱化是世界上最重要的生态环境问

题，也是全球关注的热点问题。盐碱胁迫对植

物构成了巨大的威胁，严重影响农作物的生长

而降低产量[33-34]。植物生长早期(如幼苗期)遭遇

高盐碱度特别是高碱度(高 pH 值)会显著抑制植

物生长和降低产量[35]。盐碱也是影响根际微生

物群落结构的主要环境因子，但盐碱胁迫对小

麦幼苗生长及根际细菌群落结构的影响目前尚

不清楚。本研究以中性盐 NaCl 和碱性盐 Na2CO3

模拟盐碱胁迫，发现盐和碱胁迫对小麦生长和

根际细菌群落结构的影响存在明显不同。 
形态、生理生化特征响应环境胁迫而发生改

变，常可作为植物健康和生长的指征[36]。本研

究结果表明，仅盐胁迫存在时，小麦幼苗的生物

量等就出现显著降低，其直观形态表现出植株变

矮、根量变少和一些叶片叶尖略变黄，表明其生

长明显受到盐胁迫抑制(图 1)。这与盐胁迫或盐

碱胁迫明显抑制其他植物生长的结果相似[34,37]。

根系的形态影响和决定植物的健康生长发育，也

影响根相关微生物群落的互作、结构和功能[38]。

然而本研究发现，仅盐胁迫对根长抑制不显著，

但当盐碱胁迫同时存在且随着 pH 值升高碱胁迫

增加时，对根系发育抑制越来越显著和突出。可

见根形态和发育可作为指征小麦受盐碱胁迫危

害的重要参考指标之一。盐胁迫常常会引起光合

系统损伤(如叶绿素含量降低等)从而影响植物

光合性能[39]，但在本研究中盐碱胁迫降低小麦幼

苗叶片的叶绿素含量更加显著。这些结果也部分

支持了 Chen 等[12]提出的高碱度对植物危害可能

更加严重的观点。同时，本研究还发现盐碱胁迫

提高了根际土抗氧化酶过氧化氢酶活性，降低了

脲酶、蛋白酶和磷酸酶等物质循环相关酶以及与 
产能代谢相关的脱氢酶活性，也降低了土壤主
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要营养物速效氮、速效磷和有机质的含量，这

与盐胁迫下土壤抗氧化酶和有效营养物质含量

降低 [26,39-40]相符。这表明可利用主要营养物质

含量降低可能是盐碱胁迫限制植物生长的重要

原因。 

盐碱度及盐碱类型是影响盐碱土中存在的

微生物群落结构的主要生态因子[41]。本研究中

盐碱胁迫对小麦幼苗根际细菌 α 多样性影响不

明显，但对 β 多样性影响显著，后者变化与不同

胁迫下群落结构明显变化相符，土壤脲酶和 pH
是引起群落结构变化的两个最关键环境因子。

这与影响土壤微生物群落结构的关键环境因子

常包括土壤酶[42]和 pH[43]相符。土壤酶主要来自

土壤微生物，环境因子如 pH 和微生物互作影响

着土壤结构和功能[34]。变形菌门(>10%)、放线

菌门(>5%)和厚壁菌门(>1%)常是盐胁迫下根际

土壤中的优势细菌门[44-46]，而这 3 个门在本研究

中的相对丰度更是高达 7.1%−71.5%。本研究还

发现，盐碱胁迫使得肠杆菌属、假单胞菌属、

新草螺菌属和固氮菌属等类群的丰度提高，它

们可能减轻盐碱胁迫、促进小麦生长。肠杆菌

属、假单胞菌属和固氮菌属通过产生 ACC 脱氨

酶减少抑制植物生长的乙烯合成、产 IAA 等激

素促进根系等发育，以生物固氮和解磷等增加土

壤有效养分含量、产胞外多糖等提高土壤水

分、激活植物体抗氧化酶系统降低活性氧对细

胞的伤害，是可减轻盐胁迫和促进玉米及小麦

等作物生长的常见植物促生菌[47]。本实验室从

荒漠和盐碱土壤等环境中分离培养获得了较多

肠杆菌属、假单胞菌属和固氮菌属菌株，并表

现出较好的干旱或盐碱胁迫下作物促生能力[27]。

特别是研究发现肠杆菌属成员常具有多种较强

植物促生能力(如固氮、解磷、产 IAA、产 ACC
脱氨酶、产铁载体、产胞外多糖等），可提高根 

际可利用营养物水平、增强叶片活性氧清除系

统活力等促进盐碱胁迫下小麦的生长[1,26-27]。盐

碱胁迫会导致体内活性氧的积累从而对植物造

成伤害，植物会提高活性氧清除酶系的活力以

降低活性氧的危害[11]，但植物自身的这些应急

保护往往不足，而接种根际微生物可进一步提

升叶片抗氧化酶活性，充分显著降低 ROS 伤害[3]

类似地，最新研究指出基于微生物群落结构分

析可设计生态友好的植物-微生物互作体系[15]。

可见，通过群落结构解析来确定响应胁迫进而

确定丰度明显增加的根际细菌类群，可作为用

于指导提高植物抗逆性靶向菌株筛选的重要策

略。除了肠杆菌属和假单胞菌属等常见 PGPR

外，本研究发现较高比例的响应盐碱胁迫而相

对丰度增加的未分类属，表明存在较多未知的

菌种资源。这也支持了杨劲松等[48]的观点，他们

认为盐渍土是高效减轻盐碱胁迫、提高作物产

能微生物的宝库。本研究所设计的处理梯度仅

有 4 个，但单纯盐胁迫和盐碱胁迫对小麦生长

和根际细菌群落明显不同，而仅碱胁迫(碱性盐

引起的盐胁迫较弱而碱胁迫可能较强)或不同盐

和碱复合胁迫程度又会产生何种影响有待进一

步研究；而且盐碱胁迫下相对丰度明显增加的

一些科中的未知属对减轻胁迫可能有重要贡

献，可根据近缘类群设计针对性培养基和培养

方式等进行深入挖掘。 

4  结论 
盐碱胁迫显著抑制小麦幼苗生长并明显改

变根际细菌群落结构，相对丰度随胁迫显著提

高的 Enterobacter 等类群可能是促进盐碱胁迫

下小麦生长和提高其盐碱地产能的重要微生物

资源。 
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